Important Findings
In early 2007, H2N3 influenza virus was isolated from a duck and a chicken in two separate poultry flocks in Ohio. Since the same subtype influenza virus with hemagglutinin (H) and neuraminidase (N) genes of avian lineage was also identified in a swine herd in Missouri in 2006, the objective of this study was to characterize and compare the genetic, antigenic, and biologic properties of the avian and swine isolates with the following results:
N Avian isolates were low pathogenic. N All genes of the avian isolates were comprised of avian lineages, whereas the swine isolates contained contemporary swine internal gene segments, demonstrating that the avian H2N3 viruses were not directly derived from the swine virus.
N The avian isolates were similar but not identical to the swine isolates.
N The avian and swine isolates were antigenically related, suggesting that both avian and swine isolates originated from the same group of H2N3 avian influenza viruses.
Significance of Findings
Previous work by others suggests that while H2 influenza viruses are found in wild birds, their prevalence has been much less than other subtypes such as H3, H4, and H6. While determination of the current prevalence of H2N3 in wild birds must await completion of the current North American wild bird surveillance project, the nearly coincidental isolation of a novel influenza H2N3 subtype in swine and an avian H2N3 influenza subtype that has been only sporadically isolated from poultry suggests that there might have been a change in the H2N3 wild bird viruses that are currently circulating in the United States, which could lead to an increase in the susceptibility of unnatural hosts to the virus or in the virus's ability to adapt to such a host. Contrary to such a speculation, current observation suggests that H2N3 swine influenza virus (SIV) or avian influenza virus is not an immediate threat to poultry and swine, respectively, even though additional studies should be carried out to determine the susceptibility and transmissibility of these viruses within and among species. Although serological surveys using hemagglutination inhibition assay on poultry flocks and swine herds in Ohio did not reveal further spread of H2 virus from the index flocks, surveillance is important to ensure the virus is not reintroduced to domestic swine or poultry. Contemporary H2N3 avian influenza viruses appear to be easily adaptable to unnatural hosts such as poultry and swine, raising concern regarding the potential for interspecies transmission of avian viruses to humans.
Additional Information
Influenza, also commonly referred to as ''flu,'' is an acute respiratory illness in poultry, swine, horses, dogs, sea mammals, and humans that is primarily caused by influenza A viruses. Avian influenza in domestic poultry may manifest as a low pathogenic or highly pathogenic disease. Clinical signs in poultry are generally mild or nonexistent when infected with a low pathogenic strain, increasing to near 100% morbidity and mortality when infected with a highly pathogenic strain. A great concern associated with an outbreak of highly pathogenic avian influenza is the negative economic impact on the poultry industry and impairment of domestic and international trade. Swine influenza causes near 100% morbidity with very little mortality in pigs except when complicated with severe bronchial pneumonia. Growth and weight gain of the affected pigs are reduced, resulting in additional feeding days required to reach market weight.
It has been postulated that swine may be considered a ''mixing vessel'' for new lineages of influenza viruses. Swine appear to be genetically susceptible to avian and human influenza virus infection. While there appears to have been infrequent transmission of SIV to human populations and vice versa, the maintenance of viruses in the swine population as well as the frequent introduction of novel virus subtypes (avian origin) into swine suggest that swine populations may be increasingly viewed as a potential source for a new pandemic strain of influenza.
Following the identification of subtypes H1N2 and H3N2 in swine in 1999 and 1998, respectively, these subtypes were eventually identified in turkey flocks across the United States. Sequencing analysis performed on the swine and turkey H3N2 isolates showed greater than 97% similarity among the viruses, indicating that there was interspecies transmission as opposed to a separate reassortment or evolution event occurring in the turkey flocks. The transmission of H3N2 from swine to turkeys is reportedly the first documented transmission of influenza virus from mammals to birds, as opposed to the typical flow of infection from birds to mammals.
Between 2002 and 2005, 13 of the 16 H subtypes were identified in the United States by virus isolation or detection of specific antibodies in samples from wild birds or poultry. Currently, only subtypes H1 and H3 are established in swine populations in the United States. In 2006, a novel influenza subtype (H2N3) was identified in a swine herd in Missouri. The H and N genes of the swine isolate were of avian origin, raising concern regarding the potential for interspecies transmission of H2 avian viruses to swine and humans. The H2 virus has been absent in the human populations since 1968; however, studies have shown that viruses similar to the human 1957 pandemic are still circulating in wild bird populations in North America. H2 viruses are isolated annually from poultry associated with auction premises or the live bird marketing system since 2005. Two H2N3 viruses were identified in 2007 in backyard flocks with mixed chickens and ducks in Ohio. The chronological proximity of the isolation of the same subtype in unnatural hosts in the Midwest raised questions about the origin of the H2N3 viruses and the potential for these viruses to adapt to a new host and spread to nearby flocks or herds. Copyright N Los aislamientos porcinos y aviares se encontraron relacionados antigénicamente, sugiriendo que ambos aislamientos, tanto aviar como porcino, se originaron del mismo grupo de virus influenza aviar H2N3.
Relevancia de los Hallazgos
Trabajos previos de otros autores sugieren que aunque los virus influenza H2 se encuentran en aves silvestres, su prevalencia ha sido mucho menor en comparació n con otros subtipos como lo son H3, H4 y H6. Mientras que la determinació n de la prevalencia actual de H2N3 en aves silvestres debe esperar a que se complete el proyecto en progreso de vigilancia de aves silvestres de Norteamérica, el aislamiento casi coincidente de un nuevo subtipo de influenza H2N3 en porcinos y un subtipo de influenza aviar H2N3, que solamente había sido aislado esporádicamente de aves domésticas, sugiere que podría haber ocurrido un cambio en los virus H2N3 en aves silvestres que actualmente se encuentra circulando en los Estados Unidos, lo que podría llevar a un aumento en la susceptibilidad de hospedadores que no son naturales para el virus o en la capacidad del virus para adaptarse a ese nuevo hospedador. De forma contraria a esta especulació n, la observació n concurrente sugiere que el virus influenza porcino (SIV, por sus siglas en inglés) H2N3 o el virus influenza aviar no es una amenaza inmediata para la avicultura o la porcicultura, respectivamente, aunque deberá n llevarse a cabo estudios adicionales para determinar la susceptibilidad y la transmisibilidad de estos virus dentro y entre especies. Aunque la vigilancia seroló gica que utiliza ensayo de inhibició n de la hemoaglutinina en parvadas domésticas y en hatos porcinos en Ohio no reveló mayor dispersió n del virus H2 a partir de las parvadas índice, es importante que se realice vigilancia para asegurar que el virus no es reintroducido a la avicultura o a la porcicultura domésticas. Los virus de influenza aviar H2N3 contemporáneos parecen ser fácilmente adaptables a hospedadores no naturales como aves y porcinos, llevando a la preocupació n en cuanto al potencial de transmisió n interespecies de virus aviares a humanos.
Información Adicional
La influenza, a la que también comú nmente se hace referencia como ''gripe'', es una enfermedad aguda respiratoria en aves, porcinos, caballos, perros, mamíferos marinos y humanos que es causada principalmente con el virus influenza A. La influenza aviar en la avicultura doméstica puede manifestarse como una enfermedad altamente patogénica o de baja patogenicidad. Los signos clínicos en las aves generalmente son leves o no existentes cuando se encuentran infectadas por una cepa de baja patogenicidad, aumentando aproximadamente hasta el 100% de morbilidad y de mortalidad cuando son infectadas por una cepa de alta patogenicidad. La gran preocupació n derivada de un brote y epidemia de influenza aviar de alta patogenicidad viene del impacto econó mico negativo sobre la industria avícola y el dañ o al comercio nacional e internacional. La influenza porcina causa casi el 100% de morbilidad y muy poca mortalidad de los cerdos excepto cuando se complica con neumonía bronquítica grave. El crecimiento y la ganancia de peso de los cerdos afectados se reducen, requiriendo días adicionales de alimentación para alcanzar el peso al mercado.
Se ha postulado que los porcinos pueden ser considerados como un ''vehículo de mezcla'' para nuevos linajes de virus influenza. Los porcinos parecen ser genéticamente susceptibles a la infecció n por virus de influenza aviar y humana. Mientras que parece que no es frecuente la transmisió n de las poblaciones de SIV a las poblaciones humanas y viceversa, el mantenimiento de los virus en las poblaciones porcinas así como la frecuente introducció n de nuevos subtipos de virus (de origen aviar) hacia porcinos sugiere que estas poblaciones pueden considerarse cada vez más como una potencial fuente de una nueva cepa pandémica de influenza.
Después de la identificació n de los subtipos H1N2 y H3N2 en porcinos en 1999 y 1998, respectivamente, esto subtipos fueron eventualmente identificados en parvadas de pavos a lo largo de los Estados Unidos. El análisis de secuencia realizado en los aislamientos de H3N2 en pavos y porcinos mostró una similaridad mayor al 97% entre los virus, indicando que había transmisió n interespecies en oposició n a que estuviese ocurriendo un reordenamiento separado o un evento de evolució n en parvadas de pavos. La transmisión de H3N2 a partir de los porcinos hacia los pavos implica el reporte de la primera transmisió n documentada del virus influencia de mamíferos hacia las aves, en oposició n al flujo típico de la infecció n de aves hacia mamíferos.
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